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Abstract
Currently the COVID-19 epidemic is developing in the City of Culiaca´n Sinaloa,
Mexico, where up to April 20 of this year there have been 35 deaths associated with
this epidemic. The reproduction number (R0) of an epidemic represents the average
number of people infected by an infected person during their period of infection. In
this work we use the data published by the Secretary of Health of the State of Sinaloa
on the number of new infected cases confirmed per day and we estimate that the value
of R0 is 1.562 with a 95% confidence interval given by (1.401,1.742). We also used the
published data on the number of deaths and daily recoveries to estimate the mortality
rate among the confirmed cases, which turned out to be 16.8%. We also make a
prediction of the number of deaths expected to occur on each of the days of the next
three weeks from April 20.
- - - - -
Actualmente la epidemia COVID-19 se esta´ desarrollando en la Ciudad de Culiaca´n
Sinaloa, Me´xico, donde hasta el 20 de abril del presente an˜o han ocurrido 35 decesos
asociados con esta epidemia. El nu´mero de reproduccio´n (R0) de una epidemia repre-
senta el nu´mero promedio de personas contagiadas por una persona infectada durante
su periodo de infeccio´n. En este trabajo usamos los datos publicados por la Secretar´ıa
de Salud del Estado de Sinaloa sobre el nu´mero de nuevos casos infectados confir-
mados por d´ıa y estimamos que el valor de R0 es de 1.562 con un intervalo del 95%
de confianza dado por (1.401,1.742). Usamos tambie´n los datos publicados sobre los
nu´meros de decesos y recuperados diarios para estimar la tasa de mortalidad entre los
casos confirmados, la cual resulto´ ser de 16.8%. Realizamos tambie´n una prediccio´n del
nu´mero de decesos que se espera que ocurran en cada uno de los d´ıas de las siguientes
tres semanas a partir del 20 de abril.
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1 Introduccio´n
La epidemia COVID-19 inicio´ en Sinaloa el pasado mes de marzo. No obstante la medida
“Que´date en casa” de confinamiento en los hogares adoptada a nivel nacional, la epidemia ha
continuado avanzando en Sinaloa y particularmente en Culiaca´n, donde se han presentado
el mayor nu´mero de casos confirmados y de decesos provocados por esta enfermedad. Por tal
motivo, es de intere´s conocer algunos para´metros relacionados con este brote epide´mico en
esta ciudad.
Un para´metro que permite caracterizar una epidemia es el nu´mero de reproduccio´n o
tasa de reproduccio´n intr´ınseca (R0), el cual representa el nu´mero promedio de personas
contagiadas por una persona infectada durante su periodo de infeccio´n. Este para´metro es
importante porque si R0 > 1, entonces el nu´mero de personas contagiadas crecera´ de manera
exponencial, mientras que si R0 < 1, el nu´mero de contagios disminuira´ de forma exponencial,
y consecuentemente, el brote epide´mico desaparecera´ ra´pidamente sin producirse muchos
contagios.
Estimaciones de R0 correspondientes a epidemias COVID-19 que se presentaron en China
y en otros lugares var´ıan entre 1,4 y 6,49, con media 3,28 y mediana 2,79 (ve´ase Liu et al.
2020). Zhang et al. (2020) obtuvieron una estimacio´n de 2,28 para el caso de la epidemia
COVID-19 que se presento´ en el Crucero “Diamond Princess”. Estos autores utilizaron el
me´todo propuesto por Fraser (2007) e implementado en el paquete “earlyR” (Jombart et al.,
2017) del sistema de co´mputo R (R Core Team, 2020) para obtener esta estimacio´n.
En este trabajo, presentamos una estimacio´n de R0 durante las fases iniciales de la epide-
mia COVID-19 que esta´ actualmente desarrolla´ndose en la Ciudad de Culiaca´n Sinaloa. Con
este propo´sito utilizamos los datos oficiales de casos confirmados publicados por la Secretar´ıa
de Salud del Estado de Sinaloa y el paquete “earlyR” del sistema de co´mputo estad´ıstico R.
Presentamos, asimismo, un prono´stico del nu´mero de nuevos casos confirmados por d´ıa que
se espera que ocurran en las pro´ximas tres semanas. Presentamos tambie´n una estimacio´n
de la tasa de mortalidad entre los casos confirmados para Culiaca´n, as´ı como un prono´stico
del nu´mero de nuevos decesos que se espera que ocurran por d´ıa en las pro´ximas tres sema-
nas, el cual obtuvimos a partir del nu´mero de nuevos decesos y del nu´mero de nuevos casos
recuperados ocurridos por d´ıa resportados por la Secretar´ıa de Salud Sinaloa.
2 Me´todo de Fraser para la estimacio´n de R0
El me´todo propuesto por Fraser (2007) para estimar R0 en las etapas iniciales de la epidemia
consiste en considerar que el nu´mero de nuevos infectados I(t) al tiempo t es una variable
aleatoria Poisson con media
E [I(t)] =
∫ ∞
0
E [I(t− τ)] β(t, τ)dτ, (1)
donde β(t, τ) > 0 es la funcio´n de transmisibilidad de la enfermedad por un infectado. Esta
funcio´n depende del tiempo t que lleva la epidemia y del tiempo τ al que ocurrio´ el contagio.
El nu´mero promedio de personas contagiadas R0(t) al tiempo t por una persona infectada
2
se relaciona con la funcio´n de transmisibilidad β(t, τ) mediante
R0(t) =
∫ ∞
0
β(t, τ)dτ. (2)
Fraser (2007) supone que
β(t, τ) = φ1(t)φ2(τ), (3)
donde φ2(τ) > 0 y
∫∞
0 φ2(τ)dτ = 1, esto es, que φ2(τ) es una funcio´n de densidad de
probabilidad. Note que este supuesto implica que la transmisibilidad de la enfermedad por
un contagiado depende de una funcio´n φ1(t) del tiempo t que lleva la epidemia y de la
distribucio´n de probabilidad φ2(τ) del tiempo τ al que ocurrio´ el contagio. Esta funcio´n
φ2(τ) se conoce como “perfil de infectabilidad”. De (2) y (3) se sigue que R0(t) = φ1(t), y
nuevamente de (3) se sigue que β(t, τ) = R0(t)φ2(τ). Por tanto, de (1) se tiene que
E [I(t)] = R0(t)
∫ ∞
0
E [I(t− τ)]φ2(τ)dτ,
y consecuentemente
R0(t) =
E [I(t)]∫∞
0 E [I(t− τ)]φ2(τ)dτ
.
Dado que los nu´meros de nuevos infectados se reportan en tiempos discretos (por ejemplo
diariamente), Fraser (2007) discretiza la funcio´n φ2(τ) mediante la funcio´n de probabilidad
de masa w(j), j = 1, . . . , n, y estima E [I(t)] por I(t). As´ı, estima R0(t) mediante
Rˆ0(t) =
I(t)∑n
j=0 I(t− j)w(j)
.
Note que para calcular Rˆ0(t) se requiere conocer la funcio´n de probabilidad de masa w(j),
j = 1, . . . , n. Cori et al. (2013) indican que en la pra´ctica w se reemplaza por la distribucio´n
de probabilidad del tiempo que transcurre desde que inician los s´ıntomas de una persona
enferma hasta que inician los s´ıntomas de una persona contagiada por ella. Esta distribucio´n
se conoce como la distribucio´n del intervalo de casos sucesivos (“serial interval”) y se apro-
xima mediante una distribucio´n Gamma discretizada cuyos para´metros se obtienen de casos
observados o de reportes en la literatura. Estos autores tambie´n sen˜alan que este estimador
de R0(t) es va´lido au´n si los valores reportados de I(t) son de nuevos casos confirmados
de infectados y no de nuevos casos infectados en general (confirmados o no confirmados).
Esto es as´ı ya que al calcularse mediante un cociente, si los nuevos casos confirmados son
una fraccio´n constante del total de nuevos casos infectados, el factor de proporcionalidad se
cancela y no afecta el valor del estimador.
Cabe sen˜alar que Cori et al. (2013) usan el modelo de Fraser (2007) para desarrollar un
enfoque Bayesiano para estimar R0. Ellos suponen una distribucio´n inicial Gamma para R0
y muestran que la distribucio´n final de R0 es tambie´n Gamma. Estos autores indican que las
estimaciones de R0(t) que se obtienen mediante este enfoque son bastante variables, por lo
que se requiere especificar un intervalo de tiempo (ventana de tiempo) en el que se supone
que R0(t) se mantiene constante. El paquete “earlyR” del sistema R usa la distribucio´n
posterior de R0 para construir intervalos de confianza bayesianos de este para´metro mediante
la simulacio´n de valores de la distribucio´n posterior.
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Nouvellet et al. (2018) usan el modelo Bayesiano de Cori et al. (2013) y desarrollan un
procedimiento para pronosticar valores del nu´mero de nuevos casos I(t). El procedimiento
consiste en generar valores de la distribucio´n posterior de I(t) mediante la metodolog´ıa
de simulacio´n Monte Carlo de Cadenas de Markov (MCMC por sus siglas en Ingle´s), y a
partir de los valores generados calcular los prono´sticos de I(t), as´ı como sus correspondientes
intervalos de confianza bayesianos. Este procedimiento fue implementado por Jombart et al.
(2018) en el paquete “projections” del sistema R.
3 Estimacio´n de la tasa de mortalidad entre los casos
confirmados
Aunque idealmente el objetivo es tener informacio´n sobre la tasa de mortalidad entre la
poblacio´n infectada, este para´metro no lo podemos estimar debido a que desconocemos el
nu´mero de infectados. Sin embargo, es factible estimar la tasa de mortalidad entre los casos
confirmados ya que se cuenta con la informacio´n necesaria. No obstante que este para´metro
podr´ıa no ser de intere´s por s´ı mismo, ya que los casos confirmados es un grupo de personas
con caracter´ısticas muy particulares las cuales dependen del criterio que se use para confirmar
si tienen o no la enfermedad, la estimacio´n de la tasa de mortalidad de este grupo permite
pronosticar el nu´mero de decesos que se espera que ocurran en un futuro.
De acuerdo con Ghani et al. (2005), dos estimadores simples de calcular de la tasa de
mortalidad al d´ıa t de la epidemia son
pˆ1(t) =
∑
s≤tD(s)∑
s≤t I(s)
y
pˆ2(t) =
∑
s≤tD(s)∑
s≤tR(s) +
∑
s≤tD(s)
, (4)
donde D(s), I(s) y R(s) representan los nu´meros de nuevos decesos, nuevos infectados y
nuevos recuperados que ocurren en el d´ıa s. Note que no necesariamente∑
s≤t
I(s) =
∑
s≤t
R(s) +
∑
s≤t
D(s)
ya que al d´ıa t existen personas que esta´n infectadas, pero que no se han recuperado ni han
fallecido. Por tanto, el primer estimador pˆ1(t) no toma en cuenta el estado final (recuperacio´n
o deceso) de esas personas, y consecuentemente, tiende a subestimar la tasa de mortalidad ya
que posiblemente ocurra el deceso de algunas de esas personas. El segundo, estimador pˆ2(t)
corrige el problema de subestimacio´n al considerar so´lo los casos para los cuales se conoce
su estado final. Aunque existen otros estimadores de la tasa de mortalidad con mejores
propiedades estad´ısticas que los arriba sen˜alados, por ejemplo Ghani et al. (2005) proponen
un estimador del tipo Kaplan-Meier que toma en cuenta el nu´mero de personas infectadas
al d´ıa t para las cuales se desconoce su estado final, estos son ma´s dif´ıciles de calcular, y en
estudios nume´ricos se ha encontrado que el estimador p2(t) tiene un desempen˜o aceptable.
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Figura 1: Incidencia de nuevos casos confirmados por d´ıa.
4 Estimacio´n de R0 en la etapa inicial de la epidemia
COVID-19 en Culica´n Sinaloa
El primer caso confirmado de COVID-19 en la Ciudad de Culiaca´n se presento´ el 28 de febrero
del presente an˜o. Este caso correpondio´ a una persona originaria del Estado de Hidalgo y
que previamente a su llegada a la Ciudad de Culiaca´n estuvo en Italia, donde se presume
que fue contagiado. Desde esa fecha hasta el 19 de abril han transcurrido 52 d´ıas y se han
reportado 328 casos confirmados de COVID-19. La gra´fica de la Figura 1 muestra el nu´mero
de nuevos casos confirmados por d´ıa.
Como se indico´ en la seccio´n anterior, el me´todo de Fraser para estimar R0 requiere que se
definan los para´metros de la distribucio´n Gamma que describe la distribucio´n del intervalo de
casos sucesivos. Dado que no tenemos informacio´n que nos permita estimar estos para´metros
para el caso particular de la epidemia que se presenta en Culiaca´n, al igual que en Zhang et al.
(2020), usaremos los valores correspondientes a la epidemia COVID-19 presentada en Wuhan
China y reportados por Li et al. (2020). As´ı, consideraremos que la media y la desviacio´n
esta´ndar de esta distribucio´n son 7.5 y 3.4 d´ıas, respectivamente. Luego, mediante el uso de la
funcio´n “get R” del paquete “earlyR”, obtenemos que la estimacio´n ma´ximo veros´ımil de R0
es 1.562 (ve´ase la gra´fica de la Figura 2), esto es, cada persona enferma infecta a alrededor de
1.56 personas durante su periodo de contagio. Un intervalo bayesiano del 95 % de confianza
de R0, obtenido mediante la simulacio´n de 10 000 valores de la distribucio´n posterior de R0,
y generados mediante la funcio´n “sample R” del paquete “earlyR”, es (1,401, 1,742). As´ı,
con probabilidad 0.95, el valor de R0 esta´ entre 1.40 y 1.74.
Cabe aclarar que la estimacio´n de R0 se obtuvo bajo el supuesto de que el nu´mero de
nuevos casos confirmados por d´ıa es una fraccio´n, que se mantiene constante a lo largo del
tiempo, del nu´mero total de nuevos casos infectados que ocurren por d´ıa. Si esa fraccio´n
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Figura 2: Funcio´n de verosimilitud de R0.
no se mantiene constante, por ejemplo, si al principio de la epidemia el nu´mero de nuevos
casos confirmados es una fraccio´n grande del nu´mero de nuevos casos infectados, y conforme
aumenta el nu´mero de nuevos casos infectados esa fraccio´n disminuye, entonces la estimacio´n
que obtuvimos subestimara´ el verdadero valor de R0. As´ı, es factible que nuestra estimacio´n
sea realmente una cota inferior de R0.
No obstante que se puede estimar R0 sin conocer el valor exacto del nu´mero de infectados,
para poder realizar prono´sticos del nu´mero de nuevos infectados por d´ıa mediante el me´todo
propuesto por Nouvellet et al. (2018) se requiere conocer el nu´mero de nuevos infectados I(t)
por d´ıa. Sin embargo, es posible pronosticar el nu´mero de nuevos casos confirmados por d´ıa
que se presentara´n en el futuro. Este ejercicio es importante porque muestra la tendencia que
se espera que tengan los nuevos casos confirmados y, bajo el supuesto de que los nuevos casos
confirmados son una fraccio´n constante de los nuevos casos infectados, se sigue que los nuevos
casos infectados tendra´n una tendencia similar. En la Figura 3 se muestra la gra´fica de los
valores pronosticados de los nuevos casos confirmados, calculados mediante la mediana de la
distribucio´n posterior de I(t), (curva correspondiente al cuantil 50 %), as´ı como las bandas
bayesianas de confianza del 90 %, 95 % y 99 %, obtenidas mediante la funcio´n “project” del
paquete“projections” y usando 10 000 valores simulados de la distribucio´n posterior para
cada d´ıa.
Como se observa en la gra´fica de la Figura 3, la tendencia del nu´mero de nuevos casos
confirmados, y por tanto, la de los nuevos casos infectados, es creciente hasta mayo 10. Por
lo que, de acuerdo con este modelo, si se mantienen las condiciones actuales, el nu´mero de
nuevos infectados por d´ıa continuara´ creciendo de forma exponencial.
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Figura 3: Prono´sticos de nuevos casos confirmados por d´ıa y bandas bayesianas del 90 %,
95 % y 99 % de confianza.
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Figura 4: Incidencia de nuevos decesos diarios.
5 Estimacio´n de la tasa de mortalidad entre los casos
confirmados de la epidemia COVID-19 en Culica´n
Sinaloa
En la gra´fica de la Figura 4 se muestra la incidencia de nuevos decesos diarios registrados
hasta abril 19. Las estimaciones de la tasa de mortalidad diarias entre los casos confirmados,
calculadas mediante el estimador (4) se muestran en la gra´fica de la Figura 5. Dado que al
d´ıa 19 de abril se ten´ıan 173 casos recuperados y 35 decesos, la estimacio´n de la tasa de
mortalidad para ese d´ıa es de 35/(173+35)=0.168. Observe que la alta variabilidad de los
valores de las estimaciones de la tasa de mortalidad diaria se debe a que al principio los
totales de los casos recuperados y de decesos son relativamente pequen˜os, y conforme estos
van aumentando, la estimacio´n de la tasa de mortalidad se va aproximando a su valor real.
Si consideramos que la tasa de mortalidad se mantiene constante en 0.168, podemos pro-
nosticar los nuevos decesos por d´ıa que ocurrira´n en las pro´ximas tres semanas multiplicando
los valores pronosticados de los nuevos casos confirmados por 0.168. Los valores pronostica-
dos y las correspondientes bandas bayesianas del 95 % de confianza se muestran en la gra´fica
de la Figura 6. Obse´rvese que para el 10 de mayo estar´ıan ocurriendo entre 15 y 25 nuevos
decesos diarios con probabilidad 0.95.
En la gra´fica de la Figura 7 se muestran los prono´sticos del nu´mero de decesos acumulados
para cada d´ıa y las correspondientes bandas bayesianas del 95 % de confianza que se espera
que ocurran durante las pro´ximas tres semanas.
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Figura 5: Tasa de mortalidad diaria entre casos confirmados.
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Figura 6: Prono´sticos de nuevos decesos por d´ıa y bandas bayesianas del 95 % de confianza.
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6 Conclusiones
En este trabajo se usaron los datos publicados por la Secretar´ıa de Salud del Estado de
Sinaloa sobre el nu´mero de nuevos casos confirmados diarios de COVID-19 en Culiaca´n
Sinaloa para estimar el nu´mero promedio de personas que contagia una persona infectada
durante su periodo de contagio (R0). La estimacio´n que se obtuvo fue de 1.56. Esta estimacio´n
se obtuvo bajo el supuesto de que el nu´mero de nuevos casos confirmados diarios es una
fraccio´n constante del nu´mero de nuevos contagios diarios que ocurren. Si esa fraccio´n no
es constante, sino que conforme aumenta el nu´mero de nuevos casos infectados diarios la
fraccio´n de nuevos casos confirmados disminuye, lo cual es factible que ocurra, la estimacio´n
que se obtuvo es una subestimacio´n del verdadero valor de R0.
Se considero tambie´n la estimacio´n de la tasa de mortalidad diaria entre los casos confir-
mados usando los nu´meros de nuevos decesos diarios reportados y de nuevos casos recupera-
dos diarios. Estos u´ltimos nu´meros se obtuvieron substrayendo del total de casos infectados
acumulados para cada d´ıa, la suma del nu´meros de casos activos (infectados confirmados)
que se tienen por d´ıa (los cuales son reportados por la Secretar´ıa de Salud) y el nu´mero de
decesos acumulados para cada d´ıa. La estimacio´n que se obtuvo para el d´ıa 19 de abril fue
de 0.168. Este valor puede parecer alto si se compara con las que se han publicado para otros
lugares. Por ejemplo, Baud et al. (2020) estiman que el 1 de marzo la tasa de mortalidad en
China fue de 0.056 con un intervalo del 95 % de confianza de (0,54, 0,58), mientras que para el
resto de los pa´ıses (tomados en conjunto) fue de 0.152 con un intervalo del 95 % de confianza
de (0,125, 0,179). Existen dos razones por las cuales el valor que obtuvimos para Culiaca´n
sea realtivamente grande. Una es que la estimacio´n corresponde a la tasa de mortalidad entre
los casos confirmados y no entre los casos infectados. Es factible que una buena parte de
los casos confirmados este´ formada por personas que requieren atencio´n hospitalaria, y por
tanto, tengan un mayor riesgo de muerte. La otra es que los datos sobre el nu´mero de nuevos
casos recuperados por d´ıa no sean actualizados diariamente por la Secretar´ıa de Salud, y
por tanto, el denominador de la expresio´n de pˆ2(t) sea menor que el valor real. En este caso,
nuestra estimacio´n ser´ıa una sobreestimacio´n.
Vale la pena sen˜alar que para obtener una estimacio´n de la tasa de mortalidad entre
todos los infectados se requiere estimar el total de infectados en la poblacio´n. Una manera
de hacerlo ser´ıa aplicar el cuestionario que disen˜o´ la Secretar´ıa de Salud de Sinaloa para
identificar un caso sospechoso a una muestra de familias seleccionadas mediante marcacio´n
aleatoria de d´ıgitos telefo´nicos. Con esta muestra se podr´ıa estimar la fraccio´n de casos
sospechos en la poblacio´n y con informacio´n sobre la proporcio´n de casos confirmados que
se obtienen de los casos sospechosos se podr´ıa estimar la fraccio´n de casos infectados en
la poblacio´n. Con esta estimacio´n y con informacio´n sobre el taman˜o de la poblacio´n en
Culiaca´n se podr´ıa estimar el total de casos infectados en el municipio.
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